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O Brasil é o maior produtor mundial de cana-de-açúcar (Saccharum spp.) e vem expandindo 
consideravelmente o seu cultivo. A renovação dos canaviais e a expansão da cultura geram 
grande demanda por cultivares cada vez mais produtivas, resistentes a pragas e doenças e 
adaptadas as novas tecnologias de cultivo, tal como o plantio e a colheita mecanizada, e às 
particulares condições edafoclimáticas encontradas nos distintos ambientes de cultivo. 
Entretanto, cabe aos pesquisadores por meios de seus programas de melhoramento genético 
desenvolver novas cultivares que atendam essas exigências. O presente trabalho teve como 
objetivo avaliar a adaptabilidade e a estabilidade fenotípica de genótipos de cana-de-açúcar na 
fase final da experimentação, em diferentes ambientes, no Estado de Minas Gerais, pelas 
metodologias propostas por Eberhart e Russell (1966), Lin e Binns (1988) modificado por 
Carneiro (1998) e AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction Analysis) 
(Zobel et al., 1988). Foram avaliados 15 genótipos de cana-de-açúcar, sendo duas 
testemunhas (RB867515 e RB72454) e 13 clones, em nove unidades produtoras. Os 
experimentos foram conduzidos de acordo com o modelo de blocos completos casualizados, 
com três repetições. As parcelas foram constituídas por 4 linhas de 10 m, com espaçamento de 
1,4 m entre linhas. A implantação dos experimentos foi realizada entre fevereiro e março de 
2004, com a distribuição de 18 gemas por metro linear. Os experimentos foram colhidos pela 
primeira vez 18 meses após a implantação e, pela segunda vez, 12 meses após o primeiro 
corte. Em cada corte foram mensuradas as variáveis TPH (toneladas de POL/ha) e TCH 
(toneladas de cana/ha). Foram submetidos às análises os valores médios obtidos a partir 
desses dois cortes. As análises de variância conjunta revelaram diferenças significativas (P < 
0,01) para as fontes de variação genótipos (G), ambientes (A) e interação G x A para as duas 
variáveis. Pela metodologia de Eberhart e Russell (1966), apresentaram adaptabilidade geral, 
médias altas e estabilidade fenotípica os genótipos RB867515 e RB925211 para a variável 
TPH, e o RB867515 para a variável TCH. Pela metodologia de Lin e Binns (1988) e 
modificação proposta por Carneiro (1998), considerando a variável TPH, os genótipos 
RB867515 e RB987935 revelaram alta responsividade, adaptabilidade geral e adaptação 
específica a ambientes favoráveis, e em conjunto com o genótipo RB935641 apresentaram 
adaptação específica a ambientes desfavoráveis. Para a variável TCH, os genótipos RB867515 
e RB987935, novamente, e o RB987834 destacaram-se em relação à adaptação geral e 
específica a ambientes favoráveis e desfavoráveis. Pela metodologia AMMI (Zobel et al. 
1988), destacou-se o genótipo RB987935  por  sua elevada média e relativa   adaptabilidade 
geral e estabilidade fenotípica para as duas variáveis. A cultivar RB867515 foi apontada pelas 
três metodologias como o genótipo de maior adaptabilidade e estabilidade fenotípica. Na 
sequência, apareceu o genótipo RB987935, que possui elevado potencial para ser liberado 
para cultivos comerciais.  
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Brazil is the world’s largest producer of sugarcane and has been increasing its production 
consistently. The renovation and expansion of sugar cane crops generate great demand for 
cultivars even more productive, resistant to pests and diseases and adapted to the new 
technologies of cultivation, such as mechanized sowing and harvesting, and to the particular 
soil and climatic conditions found in different crop cultivation environments. However, it is 
up to researchers through their breeding programs to develop new cultivars that meet these 
requirements. This study has as its objective to evaluate the phenotypic adaptability and 
stability of sugarcane genotypes in the final phase of testing, in different environments, at the 
state of Minas Gerais, Brazil, using the methodologies proposed by Eberhart and Russell 
(1966), Lin and Binns (1988) modified by Carneiro (1998) and AMMI (Zobel et al., 1988). 
There had been evaluated 15 sugarcane genotypes, being two control cultivars (RB867515 e 
RB72454) and 13 clones, in nine production units. The experiments were conducted in 
accordance with the standard complete randomized block with three replications. Plots 
consisted of 4 lines of 10 m, spaced 1.4 m between rows. The implementation of experiments 
was carried out between February and March 2004, with the distribution of 18 buds per linear 
meter. The experiments were first cut at 18 months after implantation and for the second time, 
12 months after the first harvest. In each section, the variables were measured TPH (tons of 
pol ha
-1
) and TCH (tons of cane ha
-1
). Were submitted to analysis the mean values obtained 
from these two cuts. Analyses of pooled variance revealed significant differences (P<0.01) to 
variation’s sources genotypes (G), environments (A) and the interaction G x A for both 
variables. Accordingly to the method of Eberhart and Russell (1966), they present general 
adaptability, high means and phenotypic stability the genotypes RB867515 and RB925211 for 
the variable TPH, and the RB867515 for the variable THC. As proposed by Lin and Binns 
(1988) and the changes proposed by Carneiro (1998), considering the variable TPH, the 
genotypes RB867515 and RB987935 revealed high responsiveness and general adaptability 
and specific adaptation to favorable environments, and together with the genotype RB935641, 
specific adaptation to unsuitable environments. For the variable TCH genotypes RB867515 
and RB987935, and again RB987834, stood out in relation to general and specific adaptation 
to favourable and unfavourable environments. For the AMMI method (Zobel et al., 1988), it 
has been identified the genotype RB987935 potential for recommendation, as revealed high 
mean and phenotypic relative general adaptability and stability for the two variables. The 
cultivar RB867515 was appointed by the three methodologies such as the genotype of greater 
adaptability and phenotypic stability. Following appeared RB987935 genotype, which has a 
high potential to be released for commercial cultivation. 
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A cana-de-açúcar (Saccharum spp.) é uma das mais importantes culturas agrícolas do 
Brasil. Dela são derivadas uma infinidade de produtos, dentre os principais podem ser 
destacados o açúcar, o etanol e o bagaço que é utilizado para produzir energia. É grande a 
demanda nacional e mundial por estes derivados da cana-de-açúcar. Como reflexo, observa-se 
constantes aumentos na área de cultivo, produção e produtividade (Conab, 2011). 
O Brasil é o maior produtor mundial de cana-de-açúcar. Seus cultivos concentram-se na 
região sudeste do país (Conab, 2011). No entanto, anualmente, novas áreas vem sendo 
ocupadas em todas as regiões do país. Essa expansão territorial, em grande parte, deve-se aos 
elevados níveis de retorno econômico proporcionados pela cultura. 
O uso de novas tecnologias, tais como o plantio e a colheita mecanizada, vem 
acompanhando a expansão da cultura e a renovação dos canaviais que normalmente ocorre 
após cinco ou seis colheitas. Assim, além da adaptação às condições particulares de clima e 
solo, resistência a pragas e doenças, as cultivares de cana-de-açúcar também passaram a ser 
exigidas quanto à resistência ao pisoteio, capacidade de brotação sob palha (em função da 
ausência do fogo), e características físicas e morfológicas das gemas de modo que essas não 
sejam danificadas no plantio mecanizado. 
A seleção de genótipos superiores em cana-de-açúcar não é tão simples quanto possa 
parecer. O processo é bastante moroso, em média, são necessários mais de 10  anos para 
lançar uma nova cultivar (Barbosa et al., 2005). Dentre as diversas etapas do processo de 
seleção, a fase de experimentação com foco na indicação de cultivares, é uma das mais 
importantes, pois, os genótipos devem ser avaliados em diversos ambientes edafoclimáticos.  
Em todo programa de melhoramento genético busca-se genótipos altamente produtivos, 
estáveis e com ampla adaptação. Entretanto, observa-se com frequência que muitos genótipos, 
senão a grande maioria apresentam respostas distintas em relação aos ambientes em que 
ocorre a avaliação/seleção, o que de certa forma restringe a indicação dessas novas cultivares. 
Para minimizar os efeitos negativos da instabilidade dos genótipos frente aos ambientes 
de avaliação/seleção é conveniente que análises de adaptabilidade e estabilidade sejam 
efetuadas. Para analisar a adaptabilidade e estabilidade fenotípica dos genótipos, encontram-
se na literatura diversas metodologias. A escolha do método adequado a ser utilizado depende 
do tipo de dados experimentais, do número de ambientes envolvidos na seleção, da precisão 
requerida e do tipo de informação desejada (Cruz et al., 2004). 
O presente trabalho teve como objetivo avaliar a adaptabilidade e a estabilidade fenotípica 
de genótipos de cana-de-açúcar na fase final da experimentação, em diferentes ambientes, 
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no estado de Minas Gerais, pelas metodologias propostas por Eberhart e Russell (1966), Lin e 
Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) e AMMI (Additive Main Effects and 
Multiplicative Interaction Analysis) (Zobel et al., 1988). 
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 
2.1. Importância econômica da cana-de-açúcar 
A importância econômica da cana-de-açúcar deve-se a sua múltipla forma de uso. In 
natura a cana-de-açúcar é utilizada em maiores proporções na alimentação animal em forma 
de forragem e na alimentação humana, em forma de caldo. Processada, a cana-de-açúcar é 
utilizada na fabricação de melado, açúcar, aguardente, etanol, entre outros produtos de valor 
econômico. Além disso, alguns resíduos da indústria da cana-de-açúcar também possuem 
valor econômico. Dentre esses, o bagaço da cana que é produzido em grande quantidade, é 
utilizado como fonte de energia e o vinhoto, como adubo para os canaviais. 
No cenário mundial, o Brasil aparece como o maior produtor de cana-de-açúcar. Na 
seqüência, aparecem a Índia e a China (Conab, 2011). Essa posição vem sendo ocupada 
principalmente em função da área cultivada, que é relativamente grande, pelos elevados 
índices de produtividade alcançados nas principais regiões produtoras do país e, atrelado a 
isso, ao aumento do potencial produtivo das novas cultivares. 
Na safra 2010/11, foram cultivados cerca de 8 milhões de hectares em todo o país, a 
partir dos quais foram produzidas 624.991.000 t de cana-de-açúcar, o que corresponde a uma 
produtividade média de 77,8 t ha
-1
 (Conab, 2011). Em relação à safra anterior, esses valores 
correspondem a aumentos de 8,4% na área cultivada e de 3,4% na produção. 
Dentre os principais produtores nacionais, aparecem os estados de São Paulo, Minas 
Gerais, Goiás e Paraná. Nessa última safra agrícola, 2010/11, foram produzidas nesses estados 
359.235,5 mil t, 55.198,1 mil t, 47.980,8 mil t e 43.905,2 mil t, respectivamente, o que 
representa mais de 80% da produção nacional (Conab, 2011). 
A disponibilidade de cultivares adaptadas às diferentes condições edafoclimáticas de 
cultivo do país e a viabilidade econômica da cultura tem servido de incentivo aos produtores. 
Em função disso, principalmente, a área de cultivo aumentou em todas as regiões do país. Em 
Minas Gerais, o aumento chegou a aproximadamente 10%. 
Associada a expansão territorial da cultura, a renovação dos canaviais que acontece em 
decorrência da degenerescência natural das cultivares, que é provocada pela redução da 
fertilidade do solo e do efeito acumulativo de danos causados por pragas e doenças (King et 
al., 1965), gera uma demanda expressiva por novas cultivares altamente responsivas a 
ambientes edafoclimáticos distintos. Para atender essa demanda, os programas de 




2.2. O melhoramento da cana-de-açúcar no país 
A cana-de-açúcar é uma planta alógama, semi-perene, pertence à família Poacea 
(Gramineae) e ao gênero Saccharum L., no qual ocorrem seis espécies. Dentre essas, a 
espécie Saccharum officinarum L., que é conhecida como cana nobre, constitui 
majoritariamente a base genética dos programas de melhoramento genético (Matsuoka et al., 
1999). Atualmente, as cultivares cultivadas são híbridas clonais de sexta a décima geração 
advindas de cruzamentos diversos, biparentais ou múltiplos (Matsuoka et al., 2005). 
No Brasil, o cultivo da cana-de-açúcar começou antes mesmo da colonização. Registros 
dão conta de que a primeira exportação de açúcar teria ocorrido em 1521, de Pernambuco 
para Portugal (Peixoto, 1973). Por volta de 1550, Pernambuco tornava-se o maior produtor 
mundial de açúcar, posto que foi ocupado a partir do cultivo da cultivar denominada Crioula. 
Mais tarde, depois de aproximadamente 250 anos, essa cultivar foi dizimada dos campos de 
cultivo em razão de sua alta suscetibilidade ao mosaico (Junqueira e Dantas, 1964).  
Por volta de 1800, a cultivar Caiana passou a dominar os campos de cultivo em função de 
sua elevada quantidade de açúcar, vigor e resistência às principais pragas e doenças. No 
entanto, por volta de 1870, essa cultivar sucumbiu diante de sua suscetibilidade à gomose 
(Junqueira e Dantas, 1964). Em substituição a cultivar Caiana, surgiram as cultivares Roxa, 
Rosa, Ubá e Cristalina, as quais foram cultivadas por aproximadamente 30 anos. Apesar de 
serem ricas em açúcar, essas cultivares eram pouco resistentes a doenças, tanto que em pouco 
tempo foram dizimadas pelo vírus do mosaico (Junqueira e Dantas, 1964). 
Diante dessa situação, o Brasil introduziu novas variedades de Java, Argentina e Índia 
(Junqueira e Dantas, 1964; Machado et al., 1987). De forma rápida, esses genótipos passaram 
a ser cultivados em todas as regiões do país. A partir de 1945, entretanto, as produtividades 
desses genótipos passaram a ser comprometida em função da baixa resistência ao carvão 
(Matsuoka et al., 2005). 
Diante dessa oscilação, novas cultivares de cana-de-açúcar passaram a ser desenvolvidas 
a partir de sementes verdadeiras. Assim, surgiu a cultivar Manteiga, resistente à gomose, 
sendo selecionado a partir de sementes da cultivar Caiana (Junqueira e Dantas, 1964; 
Eisenberg, 1977). A partir desse período, diversos trabalhos passaram a ser desenvolvidos em 
diferentes países, obtendo cultivares a partir de sementes. Com essa nova técnica, houve um 
incremento considerável na produção de açúcar. 
No Brasil, os primeiros programas de melhoramento genético iniciaram-se por volta de 
1933, em Campos (RJ) e, em 1934, no Instituto Agronômico de Campinas (SP) e na estação 
experimental de Curado em Pernambuco (PE) (Fernandes et al., 1991). Próximo a esse 
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período, em 1930, foi criado o Instituto do Açúcar e do Álcool (IAA) (Fernandes e Irvine, 
1987). A criação do IAA teve como objetivo regulamentar o mercado nacional de açúcar e a 
produção de álcool anidro.  
Desses programas de melhoramento genético, o de Campos (RJ), desenvolveu as 
cultivares CB (Campos - Brasil), as quais passaram a ser cultivadas por usinas do Rio de 
Janeiro e São Paulo (Machado et al., 1987). Mesmo assim, por volta de 1973 esse programa 
acabou sendo extinto. 
Em São Paulo, os primeiros trabalhos de melhoramento genético que tinham sido 
iniciados em Piracicaba, após alguns anos, foram incorporados pelo Instituto Agronômico de 
Campinas (IAC) em 1934 (Segalla, 1964). As variedades lançadas a partir desse programa 
passaram a usar a sigla IAC. 
Ainda em São Paulo, em 1959, foi fundada a Cooperativa de Produtores de Cana-de-
açúcar, Açúcar e Etanol, a qual tinha como objetivo comercializar a produção de açúcar e 
etanol de seus associados. Em 1963, usinas cooperadas iniciaram um pequeno programa de 
melhoramento genético, o qual, mais tarde, foi ampliado pela Coopersucar para a liberação 
das primeiras cultivares SP (Fernandes et al., 1991). 
Em 1966, em Alagoas, algumas usinas juntamente com o IAA, instituíram a Estação 
Experimental de Cana-de-açúcar de Alagoas. Por volta de 1970, esta Estação reuniu alguns 
pequenos órgãos locais de pesquisa e instituições produtoras de outros estados para fundar o 
Programa Nacional de Melhoramento da Cana-de-açúcar (Planalsucar) conforme (Machado et 
al. 1987). Esse programa teve como meta a obtenção de novas cultivares com elevados 
índices de produtividade e maior resistência a pragas e doenças, em substituição aquelas até 
então cultivadas no país. 
Diante da dimensão territorial do país, o programa Planalsucar foi dividido em 
subprogramas regionais. Dessa forma, a Estação Experimental de Alagoas, localizada em Rio 
Largo-AL,  ficou responsável pela Serra do Ouro, no município de Murici, sendo esta  
incorporada ao Planalsucar como estação central, onde eram realizados os cruzamentos 
(Matsuoka, 1988). As sementes produzidas nesta estação eram distribuídas para 
avaliação/seleção nas subestações de Pernambuco, Alagoas, Rio de Janeiro e São Paulo. 
As primeiras cultivares desenvolvidas pelo Planalsucar, denominadas de RB (República 
do Brasil), RB70141 e RB70194  foram liberadas para o Estado de Alagoas em 1977 
(Oiticica, 1977).  A cultivar RB72454, liberada em Pernambuco em 1987 ainda está sendo 
cultivada em diversas áreas do país.  
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Nesse mesmo período, junto à instituição do Planalsucar foi lançado o Proálcool 
(Programa Nacional do Álcool), que promoveu consideravelmente a cultura da cana-de-
açúcar no país. Em 1990, o Planalsucar foi extinto, juntamente com o IAA. No entanto, um 
ano depois, o corpo técnico e a infraestrutura das sedes, coordenadorias e estações 
experimentais foram absorvidas por Universidades Federais, as quais instituíram a RIDESA 
(Rede Interuniversitária de Desenvolvimento do Setor Sucroalcooleiro). 
A RIDESA foi inicialmente constituída por sete Universidades Federais (UFPR, UFSCar, 
UFV, UFRRJ, UFS, UFAL e UFRPE). Mais tarde, outras duas foram agregadas, a Federal de 
Goiás (UFG) em 2004 e a Federal do Mato Grosso (UFMT) e a Federal do Piaui (UFPI) em 
2007. Atualmente, 57% da área cultivada com cana-de-açúcar é ocupada com cultivares RB 
liberadas pela RIDESA (RIDESA, 2009). As principais etapas do programa de melhoramento 
genético dessa rede encontram-se descritas no Quadro 1. 
 
Quadro 1: Principais etapas do Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-açúcar da 
RIDESA, conforme descrito em Barbosa e Silveira (2010). 
1) Produção de sementes nas Estações 
de Cruzamentos e Florescimento na 
Serra do Ouro (AL) e Devaneio (PE) 
Os cruzamentos são realizados conforme 
solicitação das Universidades. 
2) Fase T1 Avaliação de um grande número de indivíduos 
em um só local, sem repetições. 
3) Fase T2 Avaliação dos clones selecionados na Fase T1. 
Ocorre a condução de ensaios para a avaliação 
da cana planta e cana soca.  
4) Fase FM-T2 (multiplicação) Os clones selecionados na Fase T2 são 
multiplicados e selecionados em vários locais. 
5) Fase T3 Avaliação e seleção dos clones nas estações 
experimentais das Universidades conveniadas.  
6) Fase FM-T3 (multiplicação) Seleção e multiplicação de clones em vários 
locais. 
7) Fase FE (experimental) Condução de experimentos em vários locais, 
com três repetições, por três safras seguidas. 
8) Liberação das novas cultivares Validação 
 
2.3. Interação genótipo x ambiente  
A interação genótipo x ambiente (G x A) é verificada quando dois ou mais genótipos 
apresentam desempenho diferenciado em ambientes distintos de avaliação/seleção (Haldane, 
1946; Falcone e Mackay, 1996). Essa condição é verificada com maior frequência em 
caracteres de natureza quantitativa, que são controlados por vários gens e são fortemente 
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influenciados pelo ambiente  (Bernardo, 2002). No caso particular da cana-de-açúcar, 
normalmente, são esses os caracteres de maior interesse, tal como, a produção de cana e de 
açúcar. 
Efeitos significativos de interações G x A aumentam o grau de dificuldade no sentido de 
identificar os genótipos superiores com ampla adaptabilidade na seleção e indicação de 
cultivares. Para minimizar os efeitos da interação G x A, visando obter maior segurança na 
seleção e na indicação de cultivares, é aconselhável avaliar os genótipos no maior número de 
ambientes possíveis (Cruz et al., 2004).  
A natureza dessas interações pode ser simples ou complexa (Robertson, 1959; Vencovsky 
e Barriga, 1992). É caracterizada como interação simples, aquela em que se verifica apenas 
diferenças de variabilidade entre os genótipos nos ambientes em que estes estão sendo 
avaliados (Moll et al., 1978). Esse tipo de interação não impõe nenhuma dificuldade à seleção 
dos genótipos superiores e à indicação de cultivares, pois, a ordem relativa desses referente ao 
desempenho nos distintos ambientes sempre é a mesma. 
Por outro lado, as interações complexas caracterizam-se pela falta de correlação entre os 
genótipos em relação aos ambientes em que estes estão sendo avaliados (Vencovsky e 
Barriga, 1992; Cruz et al., 2004). Essa condição é verificada quando ocorre uma alteração na 
ordem relativa de classificação dos genótipos. Esse tipo de interação reduz a eficiência de 
seleção e a precisão na indicação de cultivares (Crossa e Cornelius, 1997).  
As causas dessas respostas são atribuídas a fatores fisiológicos e biológicos, que são 
particularidades de cada genótipo e reduzem a correlação entre o fenótipo e o genótipo (Cruz 
et al., 2004). Além disso, esse tipo de interação proporciona um aumento no desvio padrão 
fenotípico, o que por consequência gera coeficientes de herdabilidade de menor magnitude e, 
também, menores ganhos genéticos potenciais (Falconer, 1987; Lavoranti, 2003). 
Entretanto, deve-se ressaltar que a interação genótipo x ambiente é um fenômeno de 
ocorrência natural que faz parte da evolução das espécies, promovendo o aparecimento de 
genótipos estáveis e aptos a ambientes específicos ou de comportamento geral e aptos 
a várias condições de ambiente (Lavoranti, 2003).  
Segundo Vencovsky e Barriga (1992), a interação G x A é resultado de instabilidades das 
manifestações genotípicas entre ambientes, o que merece especial atenção por parte dos 
melhoristas por essas interferirem nos processos de seleção. Como ressaltam Fox et al. (1997), 
o conhecimento do fenômeno e as estimativas precisas de seus componentes possibilitam 
conduzir uma seleção de genótipos com adaptação ampla ou específica, escolher os melhores 
locais para conduzir a seleção, identificar o nível de estresse nos ambientes de 
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avaliação/seleção e determinar o número ideal de ambientes e genótipos envolvidos em cada 
fase da seleção.  
Dessa forma, a seleção de genótipos altamente responsivos em amplo espectro de 
ambientes deve privilegiar aqueles que apresentam baixo efeito de interação G x A, ou, 
melhor ainda, o que raras vezes é observado, que esse efeito não seja significativo. Contudo, 
sempre se deve ter muita cautela na indicação de cultivares com comportamento superior 
para indicação ampla, pois segundo Borém (1997), os ambientes são bastante flutuantes. 
Deve-se lembrar, também, que genótipos com adaptação ampla são preferidos pelos 
melhoristas, pois proporcionam maior viabilidade econômica ao programa de melhoramento 
genético. 
Para a seleção de genótipos altamente adaptados a ambientes específicos, ou seja, de 
baixa estabilidade fenotípica, deve-se dar preferência a situações de elevada interação G x A 
(Kvitschal, 2003). Por mais que esses genótipos possam muitas vezes ser preferidos pelos 
produtores, porque são os mais responsivos em ambientes específicos, sempre que possível, 
deve-se dar preferência aos mais produtivos e de ampla adaptação. Pois, dessa forma, a 
tendência é que se obtenha estabilidade produtiva ao longo dos anos. 
Entretanto, uma vez constatado o efeito significativo da interação G x A, sugere-se a 
condução de análises de adaptabilidade e estabilidade fenotípica, pois essas análises permitem 
a identificação de genótipos de comportamento previsível e responsivos às variações 
ambientais sob condições específicas ou amplas (Cruz et al., 2004). 
 
2.4. Adaptabilidade e estabilidade 
Associadas às diversas metodologias utilizadas para a condução de análises de 
adaptabilidade e estabilidade fenotípica encontram-se na literatura diversos conceitos sobre esses 
termos. Dentre os mais aceitos, está o de Verma et al. (1978), os quais definem a adaptabilidade 
como sendo a capacidade dos genótipos apresentarem rendimentos elevados e constantes em 
ambientes desfavoráveis e, além disso, com habilidade responder positivamente às condições 
ambientais favoráveis. Enquanto isso, Mariotti et al. (1976) definem a estabilidade como sendo a 
capacidade dos genótipos apresentarem comportamento previsível em relação às variações 
ambientais. 
O estudo da adaptabilidade e estabilidade fenotípica de genótipos de cana-de-açúcar tem 
sido realizado a partir da condução de experimentos em diversos ambientes, normalmente, em 
áreas de usinas e destilarias (Ferreira et al., 2005). Nesses experimentos, que também são 
conhecidos como ensaios de competição, aos clones que estão sob avaliação são adicionados de 
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uma a duas cultivares comerciais (testemunhas), que servem como referência para a seleção dos 
novos clones. 
Os dados das variáveis submetidos às análises normalmente são médias de três medidas. No 
entanto, de acordo com Ferreira et al. (2005), com dados médios de duas e três medidas é 
possível identificar com segurança a superioridade de um genótipo sobre outro, considerando as 
variáveis TCH e TPH, respectivamente. 
Entretanto, a indicação de variedades para cultivo comercial levando-se em 
consideração somente a média do genótipo pode favorecer aqueles que se sobressaem nos 
melhores ambientes e não os mais adaptados às variações do ambiente. Em função disso, 
as análises de adaptabilidade e estabilidade fenotípica tornaram-se ferramenta importante 
na seleção dos genótipos superiores para ambientes distintos (Murakami et al., 2004). 
São diversas as metodologias utilizadas para a condução de tais análises. Dentre as citadas 
pela literatura encontram-se as análises de variância, regressão linear, regressão não linear, 
análise multivariada e estatísticas não paramétricas (Cruz et al., 2004). Apesar de todas essas 
opções, são preferidas pelos pesquisadores modelos estatísticos que permitem uma fácil 
interpretação dos resultados e que simultaneamente tornam possível a identificação dos 
genótipos superiores com os respectivos graus de adaptação e estabilidade fenotípica (Murakami 
et al., 2004). Algumas metodologias, permitem inclusive, dividir os efeitos da interação G x A 
em efeitos de genótipos e de ambientes, revelando a contribuição relativa de cada um para a 
interação G x A total (Rocha, 2002). Contudo, além disso, a escolha do método deve levar em 
consideração o tipo de dados experimentais, o número de ambientes envolvidos na avaliação, 
a precisão requerida e o tipo de informação desejada (Cruz et al., 2004). 
Baseado nessas considerações, verifica-se na literatura o uso frequente dos métodos de 
Eberhart e Russell (1966), Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) e AMMI 
(Additive Main Effects and Multiplicative Interaction Analysis) (Zobel et al., 1988), os quais 
estão sendo melhor descritos na sequência. 
 
2.4.1. Método de Eberhart e Russel (1966) 
O método proposto por Eberhart e Russell (1966) tem sido amplamente utilizado para a 
condução de análises de adaptabilidade e estabilidade fenotípica de grupos de genótipos 
distintos, avaliados em ambientes contrastantes. O método baseia-se em uma análise de 
regressão linear simples, por meio da qual se estima uma equação de regressão para cada 
genótipo avaliado (Y = a + bx) (Cruz et al., 2004). Esse método foi expandido do modelo 
proposto por Finlay e Wilkinson (1963), sob o aspecto de que tanto os coeficientes de 
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regressão dos valores fenotípicos de cada genótipo, em relação ao índice ambiental, quanto os 
desvios desta regressão, proporcionam estimativas de parâmetros de estabilidade e 
adaptabilidade. 
Para tal, foi adotado o seguinte modelo de regressão linear, conforme descrito em Cruz et 
al. (2004): Yij = β0i + β1iIj + δij + εij, onde: Yij é a média do genótipo i no ambiente j; β0i é a 
média geral do genótipo i; β1i é o coeficiente de regressão linear, que mede a resposta do i-
ésimo genótipo quanto à variação do ambiente; Ij é o índice ambiental codificado; δij é o 
desvio da regressão, estimado por ζ
2
di; e εij é o erro experimental médio. 
Nesse método, o índice ambiental é a variável independente e o caráter a ser investigado 
em cada genótipo (por exemplo: produtividade) em valor médio, em cada ambiente, 
corresponde à variável dependente. Assim, a adaptabilidade do genótipo é estimada por meio 
do coeficiente de regressão (βi) e pela média do caráter e, a estabilidade, por sua vez, é 
estimada a partir da variância dos desvios de regressão (ζ
2
di). A metodologia considera como 
genótipo ideal àquele que apresenta elevada produção média, coeficiente de regressão igual a 
1 (um) e desvio de regressão estatisticamente igual a 0 (zero). O ajuste dessas equações de 
regressão é verificado por meio da estimativa dos coeficientes de determinação (R
2
), o qual é 
o obtido por meio da razão entre a soma de quadrados da regressão linear e a soma de 
quadrados da interação G x A. Dessa forma, quanto maior o coeficiente de determinação, 
mais ajustada é a equação de regressão.  
Essa metodologia permite que os genótipos sejam classificados em relação à 
adaptabilidade, podendo essa ser ampla ou específica, conforme descrito em Cruz et al. 
(2004). Genótipos com adaptabilidade ampla são aqueles cujo coeficiente de regressão (β1i) é 
igual a 1 (um). Quando os coeficientes de regressão (β1i) diferem de 1 (um), significa que o 
genótipo possui adaptação específica, podendo essa ser a ambientes favoráveis (β1i > 1) ou a 
ambientes desfavoráveis (β1i < 1). Por outro lado, a magnitude e a significância da variância 
dos desvios da regressão (ζ
2
di) servem de parâmetro para a previsibilidade da produção do 
genótipo (Cruz et al., 2004).  
Mesmo que o método de regressão linear seja amplamente utilizado, o fato de que a 
média de todos os cultivares em cada ambiente seja tomada como uma medida do índice 
ambiental e seja abordada como uma variável independente na regressão, pode ser 
considerada uma limitação séria para este procedimento, porque não poderá haver 
independência entre as variáveis, especialmente quando o número de cultivares for menor que 
15 (Crossa et al., 1990). Por outro lado, o método proposto por Lin e Binns (1988) não 
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apresenta essa limitação (Scapin et al., 2000), em razão disso, esse vem sendo utilizado com 
frequência em análises de adaptabilidade e estabilidade fenotípica. 
 
2.4.2. Método de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) 
O método de Lin e Binns (1988) é um método de estatística não paramétrica, onde o 
parâmetro Pi foi adotado como medida de estabilidade fenotípica. Esse parâmetro corresponde 
ao somatório dos quadrados médios das distâncias entre a resposta de um determinado 
genótipo num dado ambiente e a resposta do genótipo superior no mesmo ambiente, em todos 
os ambientes avaliados. Dessa forma, quanto menor o valor de Pi, maior é a superioridade 
geral do genótipo, menor é o desvio em torno da produtividade máxima e mais estável é o 
genótipo.  
No entanto, a proposta de Lin e Binns (1988) não distingue os genótipos quanto à 
adaptação específica. Diante disso, Carneiro (1998) sugeriu a decomposição do estimador Pi, 
proposto por Lin e Binns (1988), em ambientes favoráveis (Pif) e desfavoráveis (Pid).  
Nesse caso, a classificação dos ambientes em favorável ou desfavorável é feita com base 
nos índices ambientais, os quais são obtidos a partir da diferença dos genótipos em cada 
ambiente e a média geral do experimento. Dessa forma, é possível identificar os genótipos de 
melhor performance geral e alocá-los nos ambientes específicos, favoráveis ou desfavoráveis, 
de acordo com as condições edafoclimáticas, manejo e tecnologia utilizada pelos produtores. 
A fácil interpretação dos resultados Pi’s e a qualidade das informações obtidas fizeram 
com que a metodologia de Lin e Binns (1988), modificada por Carneiro (1998), fosse 
amplamente utilizada por pesquisadores e melhoristas (Farias et al., 1997; Botrel et al., 2005). 
Apesar disso, métodos de análise de adaptabilidade e estabilidade fenotípica com mecanismos 
estatístico distintos desse, também vem sendo utilizados pelos programas de melhoramento 
genético, dentre esses, destaca-se o AMMI. 
 
2.4.3. Método AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction Analysis) 
(Zobel et al., 1988)  
Adaptado por Zobel et al. (1988) e modificado por Gauch (1992), o objetivo da análise 
AMMI é modelar os efeitos da interação através de um modelo de componentes principais. A 
análise AMMI combina, em um único modelo, componentes aditivos para os efeitos 
principais (genótipos e ambientes) e componentes multiplicativos para os efeitos da interação 
G x A (Duarte e Vencovsky, 1999; Ferreira et al., 2006). 
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O método pode auxiliar tanto na identificação de genótipos com alta produtividade e 
amplamente adaptados, como também no zoneamento agronômico, com a finalidade de 
indicação regionalizada e seleção de locais testes (Gauch e Zobel, 1996). Produz escores de 
componentes principais de interação para cada genótipo (IPCA – Interaction Principal 
Component Analysis), que refletem a sua contribuição para a interação G x A. O genótipo 
com menor(es) escor(es), em valor absoluto, é o mais estável (Silva e Duarte, 2006). A análise 
AMMI não tem objetivo de recuperar toda a SQGxA, mas somente a porção devida aos efeitos 
da interação G x A, enquanto descarta variações indesejadas (ruídos) (Duarte e Vencovsky, 
1999). 
Oliveira et al. (2003) salientam que o detalhamento da interação G x A é feito via 
decomposição da soma dos quadrados originais (SQGxA), em uma porção denominada padrão 
e noutra chamada ruído. A primeira possibilita a identificação de fatores ambientais e 
genotípicos mais diretamente relacionados à interação, sendo obtida após o descarte de ruídos 
adicionais ao erro experimental. Isso proporciona uma melhoria na capacidade preditiva das 
respostas genotípicas. 
A possibilidade de obtenção de gráficos de componentes principais mantidos na análise 
do modelo AMMI e gráficos dos escores de eixos de IPCA contra o rendimento médio é uma 
característica importante deste método. Escores de genótipos e ambientes podem ser plotados 
no mesmo gráfico e usado para identificar, visualmente, a estabilidade e a similaridade entre 
genótipos e ambientes (Ferreira et al., 2006).  
A análise AMMI permite agrupar genótipos com adaptações específicas a épocas de 
semeadura mais adequadas e mais produtivas (Morais et al., 2003); identificar genótipos mais 
estáveis e produtivos com informações complementares (Maia et al., 2006; Rocha et al., 2007; 
Cucolotto et al., 2007; Melo et al., 2007); identificar locais mais contrastantes com interação 
G x A e classificar em zonas agronômicas (Pacheco et al., 2003; Yan et al., 2007); ou 
classificar um único mega ambiente (Samonte et al., 2005; Miranda et al., 2009).  
É preferido o uso isolado do método AMMI quando comparado aos modelos GGE 
(Genotype Main Effects and Genotype x Environment Interaction) e análise de componentes 
principais, pois é superior a estes, não por razões estatísticas, mas agrícolas (Gauch, 2006). 
Nesse sentido, a estatística AMMI vem sendo aplicada a diversas culturas com sucesso: em 
milho (Oliveira et al., 2003; Miranda et al., 2009), em soja (Vicente et al., 2004), em 
mandioca (Kvitschal et al., 2007) e recentemente em cana-de-açúcar (Guerra et al., 2009), 
entre outras.  
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Segundo Bajpai e Kumar (2005), ao avaliarem genótipos de cana-de-açúcar, concluíram 
que os modelos AMMI e BLUP de análise de adaptabilidade e estabilidade, foram superiores 
em comparação a modelos de regressão quando se encontram sob grande interação G x A 
não-linear, neste caso o modelo AMMI deve ser preferido.  
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3. MATERIAL E MÉTODOS 
Foram avaliados 15 genótipos de cana-de-açúcar, sendo duas testemunhas (RB867515 e 
RB72454) e 13 clones, em nove unidades produtoras do Estado de Minas Gerais. Estes 
experimentos constituíram a fase final de avaliação de clones do Programa de 
Melhoramento Genético da Cana-de-Açúcar (PMGCA) da Universidade Federal de Viçosa 
(UFV), que é vinculado a Rede Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor 
Sucroalcooleiro (RIDESA).  
Encontra-se no anexo A1, na seção Apêndices, uma breve caracterização dos genótipos 
utilizados nesse estudo, e na Tabela 1, a identificação dos ambientes onde foram conduzidos 
os experimentos. 
Tabela 1. Descrição  dos ambientes onde foram conduzidos os nove experimentos com 15 





 Municípios (MG) Usinas 
(2)
 Latitude (S) Longitude (W) Altitude (m) 
A1             B João Pinheiro DWD 17
o
 44' 33" 46
o
 10' 21" 1000 
A2             C Campo Florido CAN 19
o
 45' 38" 48
o
 34' 20" 797 
A3             C Conceição das Alagoas USA 19
o
 54' 53" 48
o
 23' 18" 575 
A4             C Araporã UAV 18
o
 26' 10" 49
o
 11' 06" 461 
A5             B Guaranésia DAB 21
o
 17' 57" 46
o
 48' 09" 751 
A6             D Canápolis UTR 18
o
 43' 30" 49
o
 12' 16" 662 
A7             C Monte Alegre UMA 18
o
 52' 14" 48
o
 52' 51" 730 
A8             D Pompéu AGR 19
o
 13' 28" 44
o
 06' 07" 657 
A9             A Passos UAP 20
o
 43' 08" 46
o
 36' 35" 745 
(1)
 Ambientes de produção conforme medologia descrita pelo Centro Tecnologia Canaviera (CTC).
 
(2)
 DWD: Destilaria DW; CAN: Associação dos produtores de cana de Campo Florido; USA: Usina Santo 
Ângelo; UAV: Usina Alvorada; DAB: Destilaria Alvorada Bebedouro; UTR: Usina Triálcool; UMA: Usina 
Monte Alegre; AGR: Destilaria Agropéu; UAP: Usina Açucareira Passos. 
 
Os experimentos foram conduzidos de acordo com o modelo de blocos completos 
casualizados, com três repetições. As parcelas foram constituídas por 4 linhas de 10 m, com 
espaçamento de 1,4 m entre linhas. A implantação dos experimentos foi realizada entre 
fevereiro e março de 2004, com a distribuição de 18 gemas por metro linear de sulco. 
Após a colheita, foram mensuradas as seguintes variáveis: 
i) TPH - Toneladas de Pol ha-1. TPH = TCH x POL cana (%)/100 (Oliveira et al., 2008). 
Sendo que o POL cana (%) foi obtido a partir da análise tecnológica de 10 colmos, 
que foram amostrados aleatoriamente do total da parcela. 
ii) TCH - Toneladas de cana ha-1. Essa variável foi obtida a partir da mensuração da 
massa de colmos  total da parcela. 
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As variáveis TPH e TCH foram mensuradas durante a colheita, que foi realizada aos 18 
meses após o plantio (primeiro corte - cana planta) e 12 meses após o primeiro corte (segundo 
corte - cana soca), respectivamente, em agosto 2005 e 2006. Os dados submetidos às análises 
correspondem aos valores médios obtidos a partir desses dois cortes (cana planta e soca).  
Os dados de cada ambiente para cada uma das variáveis foram inicialmente submetidos a 
análises de variâncias individuais e, em seguida, a análises de variâncias conjuntas. Para a 
análise de variância univariada considerou-se o seguinte modelo: Yik =  + Rk + Gi + Eki, em 
que  é a média geral, Rk é o efeito da k-ésima repetição, Gi é o efeito fixo do i-ésimo 
genótipo, Eik é o erro experimental (Cruz et al., 2004). As análises de variâncias conjuntas 
foram conduzidas de acordo com o modelo: Yijk = m + B/Ajk + Gi + Aj + GAij + Eijk, onde: Yijk: 
representa observação do  i-ésimo genótipo no j-ésimo ambiente e o k-ésimo bloco; m: é a 
média geral; B/Ajk: corresponde ao bloco dentro de ambiente no j-ésimo ambiente e no k-
ésimo bloco; Gi: é o efeito do i-ésimo genótipo; Aj: é o efeito do j-ésimo ambiente; GAij: é o 
efeito da interação do i-ésimo genótipo com o j-ésimo ambiente; e, Eijk: é o efeito do erro 
experimental.  
A homogeneidade das variâncias residuais foi verificada por meio da razão entre o maior 
e o menor quadrado médio de resíduo (QMR), considerando sete como valor limitante, 
conforme descrito em Gomes (1990). 
Após a verificação da existência do efeito significativo da interação G x A (teste F) pela 
análise de variância conjunta, procedeu-se a decomposição da interação conforme descrito em 
Cruz e Castoldi (1991), em seguida foram conduzidas as análises de adaptabilidade e estabilidade 
fenotípica conforme as metodologias propostas por Eberhart e Russel (1966), Lin e Binns 
(1988) modificada por Carneiro (1998) e AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative 
Interaction Analysis) (Zobel et al., 1988).  
A decomposição da interação em parte simples ou complexa entre pares de ambientes foi 
efetuada conforme descrito em Cruz e Castoldi (1991). Assim, a parte complexa foi obtida 
pela expressão: 
21
3 .)1( QQrC  , sendo Q1 e Q2, os quadrados médios dos genótipos nos 
ambientes 1 e 2, respectivamente, e r a correlação entre as médias dos genótipos nos dois 
ambientes.  
O método proposto por Eberhart e Russell (1966) é baseado na análise de regressão linear, o 
qual mede a resposta de cada genótipo em relação às variações ambientais. O modelo 
matemático é o seguinte:                      , onde: Yij: é a média do genótipo i no 
ambiente j; β0i: é a média geral do genótipo i; β1i: é o coeficiente de regressão linear que mede 
a resposta do i-ésimo genótipo quanto à variação do ambiente. β0i e β1i são os parâmetros 
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de adaptabilidade; δij: corresponde aos desvios da regressão (estima a estabilidade); Ij: é o 
índice ambiental codificado; e, εij: é o erro experimental médio.  
A estabilidade dos genótipos também foi determinada por meio das estimativas dos 
coeficientes de determinação (R
2
) e do quadrado médio residual (QMR) da regressão (ζ
2
di), 
com o i-ésimo genótipo sendo estimado por ζ
2
di. Foram considerados genótipos estáveis 
aqueles em que a hipótese H0: ζ
 2
di = 0 foi rejeitada (Ferreira et al., 2006).  
O método proposto por Lin e Binns (1988) consiste em uma análise estatística não 
paramétrica. Para estimar a estabilidade dos genótipos, esse método usa o quadrado médio da 
distância entre a média do genótipo e a resposta média máxima em relação a todos os ambientes 
(Pi). Assim, o Pi foi estimado pelo seguinte estimador:             
        , onde, Pi é a 
estimativa da adaptabilidade e estabilidade do genótipo i; Xij é a produtividade do i-ésimo 
genótipo no j-ésimo ambiente; Mj é a reposta máxima observada entre todos os genótipos no 
ambiente j; e, n é o número de ambientes. Por meio desse estimador, quanto menor o valor 
de Pi, mais estável é a cultivar (Cruz e Carneiro, 2003).  
Pelo método modificado, proposto por Carneiro (1998), na expressão do Pi, o n é 
substituído por f e d, que corresponde ao número de ambientes favoráveis e desfavoráveis, 
respectivamente. Desse modo, os estimadores correspondem a:              
         e 
             
        , respectivamente. Assim, quanto menor o valor de Pif e Pid, maior 
é a adaptabilidade específica da cultivar a ambientes favoráveis e desfavoráveis, 
respectivamente (Cruz e Carneiro, 2003). 
Os desvios, genético e da interação, foram obtidos pelas expressões:  









   , respectivamente, onde      
    
 
   
 
 é a média do genótipo i; e    
   
 
   
 
 
é a média dos genótipos com resposta máxima. 
O método AMMI (Zobel et al., 1988) é um modelo de análise uni-multivariado. É uma 
análise de variância conjunta onde os efeitos principais, genótipos e ambientes, constituem a 
parte univariada da análise, e a interação G x A, a multivariada, que é analisada por meio dos 
componentes principais e pela decomposição dos valores singulares (Gauch, 1992).  
Conforme descrito em Duarte e Vencovsky (1999), o modelo matemático usado foi: 
                             
 
   , onde: Yij é a resposta média do genótipo i no 
ambiente j; µ é a média geral; gi é o efeito fixo do genótipo i (i = 1, 2,... g); aj é o efeito 
aleatório do ambiente j (j=1, 2,... a); εij é o erro experimental médio, assumido 
independentemente; a interação G x A é moderada pelos fatores: λk que é o valor singular do k-
ésimo componente principal da interação (IPCA), (k = 1, 2,... p, em que p é o número máximo de 
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componentes principais estimáveis); αik é o valor singular do i-ésimo genótipo no k-ésimo 
IPCA; yjk é o valor singular do j-ésimo ambiente no k-ésimo IPCA; rij é o resíduo da 
interação G x A ou resíduo AMMI (ruído presente nos dados); k são as raízes características não 
nulas, k = [1, 2,... min (g-1, e-1)].  
A soma de quadrados da interação G x A (SQGxA) foi particionada em n eixos singulares 
ou componentes principais da interação (IPCA - Interaction Principal Component Analysis) 
que descreveram a porção padrão, cada eixo correspondendo a um modelo AMMI. A escolha 
do modelo que melhor descreveu a interação G x A foi feita com base no teste F de Gollob 
(1968), pela significância de todos os IPCA’s relacionados ao QMR Médio dos eixos retidos no 
modelo.  
Após a seleção do modelo AMMI, foi feito o estudo de adaptabilidade e estabilidade 
fenotípica pelo gráfico biplot, o qual foi obtido por combinações dos eixos ortogonais IPCA’s. O 
termo biplot se refere a um tipo de gráfico contendo duas categorias de pontos ou marcadores, 
neste caso referindo-se a genótipos e ambientes. A interpretação gráfica do biplot foi feita 
com base na variação devida aos efeitos aditivos principais de genótipos e ambientes e do 
efeito multiplicativo da interação G x A. A abscissa representa os efeitos principais (a média 
geral das variáveis dos genótipos avaliados) e a ordenada, o primeiro eixo de interação (IPCA1). 
Nesse caso, quanto menor o valor do IPCA1 (em valores absolutos), menor é a sua contribuição 
para a interação G x A, portanto, mais estável é o genótipo. Nesse caso, genótipo ideal é aquele 
que apresenta elevada produtividade e valores de IPCA1 próximos de zero. Por outro lado, 
genótipo indesejável é aquele que apresenta baixa estabilidade e baixa produtividade (Duarte 
e Vencovsky, 1999; Ferreira et al., 2006). 
As análises de variâncias e de adaptabilidade e estabilidade fenotípica pelos métodos 
Eberhart e Russel (1966) e Lin e Binns (1988) foram realizadas com o auxílio do programa 
estatístico GENES (Cruz, 2006), e o método AMMI, com auxílio do programa SAS 9.0 (SAS 
Institute Inc, 2002).  
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
4.1. Análises de variâncias individuais 
Na Tabela 2, encontram-se as estimativas dos valores e as significâncias dos quadrados 
médios, bem como as médias e os coeficientes percentuais de variação para a variável TPH, 
avaliada em 15 genótipos de cana-de-açúcar, em nove ambientes, em Minas Gerais.  
Para a variável TPH (tonelada de POL ha
-1
), com exceção do ambiente A8, constatou-se 
diferenças significativas (P < 0,05) entre os genótipos em todos os demais ambientes (A1, A2, 
A3, A4, A5, A6, A7 e A9), demonstrando que existe variabilidade genética entre os 
genótipos, o que é essencial para a sequência dos trabalhos de melhoramento genético.  
A variável TPH é uma das mais importantes a ser analisada, pois reúne informações sobre 
o teor de sacarose e a produtividade de cana-de-açúcar. Dessa forma, normalmente, são 
privilegiados pelos programas de melhoramento genético cultivares de elevada TPH, porém, 
características agronômicas como o desenvolvimento inicial, brotação, longevidade da soca, 
florescimento, entre outras, também devem ser levadas em consideração (Barbosa et al., 
2007). Essa variável também é reflexo do manejo utilizado no cultivo. Genótipos cultivados 
em condições edafoclimáticas ótimas, livres de pragas e doenças possuem tendência a 
apresentar rendimentos superiores.  
Entretanto, apresentar elevada TPH não é garantia de que uma cultivar seja de fato 
cultivada, pois, além disso, é fundamental que essa apresente viabilidade econômica, ou seja, 
ofereça uma relação equilibrada entre POL e TCH (toneladas de cana ha
-1
), proporcionando 
dessa forma, a obtenção de elevados rendimentos industriais. 
Na maioria dos ambientes a média da variável TPH foi relativamente elevada (Tabela 2). 
Em quatro deles (A1, A2, A3 e A9), foi superior a 20 t ha
-1
, o que é um valor de magnitude 
ótima. Nestes ambientes, as condições edafoclimáticas foram mais adequadas ao 
requerimento da cultura. Em geral, a cana-de-açúcar apresenta melhor performance quando na 
fase vegetativa a temperatura encontra-se próxima de 35
o
C, com precipitações pluviais em 
torno de 1.200 mm bem distribuídos e na fase de maturação, com temperaturas próximas de 
12
o
C e pouca precipitação pluviométrica (Diola e Santos, 2010). Essa alternância de 
temperatura e precipitação favorece o acúmulo de sacarose, que é o produto mais desejado. A 
fertilidade do solo, ou seja, a disponibilidade de nutrientes minerais para a cultura também 
interfere na performance dos genótipos, bem como na incidência de pragas e doenças. 
As médias de magnitudes inferiores a 18 t ha
-1
, que foram verificadas nos ambientes A4, 
A7 e A8, provavelmente, são reflexo da interferência negativa de algum dos fatores  citados. 
Naturalmente, no ambiente A4 a fertilidade do solo é boa, mas a temperatura média anual é 
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elevada e a precipitação pluviométrica é baixa e mal distribuída, limitando a obtenção de 
melhores índices de rendimento. No ambiente A7 a distribuição hídrica normalmente é 
regular e favorável a cultura da cana-de-açúcar, pois é maior na fase vegetativa e menor na 
fase de maturação, condição que torna possível obter bons rendimentos de sacarose. Porém, a 
fertilidade do solo que naturalmente é baixa e a temperatura amena e relativamente constante 
o ano todo são os principais fatores limitantes a uma melhor performance dos genótipos nesse 
ambiente. Além do mais, a combinação desses fatores favorece o surgimento de algumas 
doenças de relativa importância, tal como, a ferrugem marrom (Puccinia melanocephala). No 
ambiente A8, onde foi obtida a menor média de TPH, a fertilidade natural do solo é baixa. 
Trata-se de um solo álico com baixa capacidade de retenção de água. Outra agravente é que a 
precipitação pluvial  é  baixa e irregular, sendo frequênte a ocorrência de estiagens por 
períodos prolongados, em alguns anos, estende-se até sete meses.  
 
Tabela 2. Quadrados médios das análises de variâncias individuais, médias e coeficientes de 
variação (CV) obtidos para a variável TPH de 15 genótipos avaliados em nove ambientes, em 





FV GL A1   A2   A3   A4   A5   A6   A7   A8   A9   

















 Genótipo 14 12,61 ** 11,84 ** 10,11 * 7,92 ** 16,51 ** 15,83 ** 9,59 ** 4,78 ns 21,78 ** 




















 CV (%)   8,75  6,81  9,52  10,46  10,03  10,11  11,28  14,42  10,73  
ns, *,**: não significativo, significativo a 5% e 1% de probabilidade do erro, respectivamente, pelo teste F. 
(1)
 
A1: João Pinheiro (DWD); A2: Campo Florido (CAN); A3: Conceição das Alagoas (USA); A4: Araporã (UAV); 
A5: Guaranésia (DAB); A6: Canápolis (UTR); A7: Monte Alegre (UMA); A8: Pompéu (AGR); A9: Passos 
(UAP). 
 
As estimativas dos valores e as significâncias dos quadrados médios, bem como as 
médias e os coeficientes percentuais de variação para a variável TCH dos 15 genótipos de 
cana-de-açúcar avaliados em nove ambientes estão sendo apresentadas na Tabela 3. 
As médias para a variável TCH foram relativamente elevadas, uma vez que a 
produtividade média estadual nas últimas safras agrícolas foi de aproximadamente 84 t ha
-1
 
(Conab, 2011). No ambiente A9 foi verificada a maior média, que foi de 176,6 t ha
-1
. Nos 
ambientes A1, A2, A3, A5 e A6, as médias foram de magnitudes intermediárias, enquanto 
que, nos ambientes A4, A7 e A8 foram verificadas as médias de menor valor (Tabela 3). Para 
essa mesma variável, foram verificadas diferenças significativas (P < 0,01) entre genótipos, 
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em todos os ambientes, revelando que existe variabilidade genética suficiente entre os 
genótipos, a qual é possível de ser explorada via seleção. 
 
Tabela 3. Quadrados médios das análises de variâncias individuais, médias e coeficientes de 
variação (CV) obtidos para a variável TCH de 15 genótipos avaliados em nove ambientes, em 





FV GL A1   A2   A3   A4   A5   A6   A7   A8   A9   

















 Genótipo 14 572,42 ** 576,6 ** 254,15 ** 338,64 ** 620,81 ** 403,94 ** 476,08 ** 236,69 ** 1349,70 ** 


















Médias   129,06   142,26   142,30   101,07   133,77   141,96   93,73   97,49   176,59   
CV (%)   7,73   6,18   5,55   6,32   7,90   7,68   7,91   9,51   5,44   
**: significativo a 1% de probabilidade do erro, pelo teste F. 
(1)
 A1: João Pinheiro (DWD); A2: Campo Florido 
(CAN); A3: Conceição das Alagoas (USA); A4: Araporã (UAV); A5: Guaranésia (DAB); A6: Canápolis (UTR); 
A7: Monte Alegre (UMA); A8: Pompéu (AGR); A9: Passos (UAP). 
 
Os coeficientes de variação (CV) assumiram valores relativamente baixos tanto para a 
variável TPH quanto para TCH, individualmente em cada ambiente, conforme apresentado na 
Tabela 2 e Tabela 3, respectivamente. De acordo com a classificação de Gomes (1990), esses 
valores revelam que houve uma boa precisão experimental. 
 
4.2. Análises de variâncias conjuntas 
Encontram-se na Tabela 4, os graus de liberdade (GL), os valores dos quadrados médios 
(QM) e respectivas significâncias, as médias, os coeficientes percentuais de variação (CV) e o 
coeficiente da relação entre o maior e menor quadrado médio residual (QMR) para as 
variáveis TPH e TCH de 15 genótipos de cana-de-açúcar avaliados em nove ambientes, em 
Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 
Os coeficientes da relação entre o maior e menor quadrado médio residual foram de 
magnitudes inferiores a sete, nas duas variáveis analisadas, validando dessa forma a análise de 
variância conjunta, Cruz (2006). 
As análises de variâncias conjuntas revelaram diferenças significativas (P < 0,01) para as 
fontes de variação ambientes (A), genótipos (G) e interação G x A, para as duas variáveis. A 
constatação de significância para o efeito da interação G x A revelou que os genótipos 
apresentaram desempenhos distintos entre os ambientes onde foram avaliados, justificando 
desse modo a condução de análises de adaptabilidade e estabilidade fenotípica.  
Para a variável TPH, a média foi de 18,2 t ha
-1
, o que é um valor relativamente elevado se 
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comparado a resultados de outros trabalhos conduzidos com clones RB (Lavorenti e 
Matsuoka, 2001; Zeni Neto et al., 2008; Guerra et al., 2009). No entanto, deve-se considerar 
que esses trabalhos diferem entre si em relação à série de clones, ambientes e anos de 
avaliação. 
A média para a variável TCH foi de 128,69 t ha
-1
. Considerando que esse valor foi obtido 
a partir das safras 2005 e 2006, pode-se considerá-lo como elevado, uma vez que esse é 
superior às médias estadual e nacional da safra agrícola 2010/11 (Conab, 2011). 
Na análise conjunta, os coeficientes de variação assumiram valores próximos a 10 e 7% 
para as variáveis TPH e TCH, respectivamente (Tabela 4), o que confere uma boa precisão 
experimental (Gomes, 1990). 
 
Tabela 4. Resumo das análises de variâncias conjuntas para as variáveis TPH e TCH de 15 
genótipos avaliados em nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 
    QM   
FV GL TPH   TCH   
Blocos/Ambientes  18 5,82 
 
147,01 
 Genótipos (G) 14 50,02 ** 2182,63 ** 
Ambientes (A) 8 534,7 ** 32766,84 ** 
G x A  112 7,62 ** 330,80 ** 
Resíduo  252 3,41 
 
82,68 










 maiorQMR/menorQMR 2,88   2,91   
**: significativo a 1% de probabilidade do erro pelo teste F. 
 
São apresentadas na Tabela 5, as estimativas das interações G x A segundo a metodologia 
de Cruz e Castoldi (1991) para as variáveis TPH e TCH de 15 genótipos avaliados em nove 
ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2004 e 2005.  
As interações G x A entre pares de ambientes revelaram ser predominantemente de 
natureza complexa, nas duas variáveis analisadas. Isso porque, segundo Cruz e Castoldi 
(1991) coeficientes superiores a 50% são função de interações de natureza complexa e, 
coeficientes inferiores a 50%, função de interações de natureza simples. As interações de 
natureza simples não impõem nenhuma dificuldade para a identificação dos genótipos 
superiores. Por outro lado, as interações de natureza complexa impõem restrições à 
identificação dos genótipos superiores e, por essa razão, justifica-se a realização de análises 




Tabela 5. Coeficientes da interação G x A (%CI) entre pares de ambientes segundo 
metodologia de Cruz e Castoldi (1991) para as variáveis TPH (diagonal superior) e TCH 
(diagonal inferior) de 15 genótipos avaliados em nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 
2005 e 2006. 




A1 A2 A3 A4 A5 A6 A7 A8 A9 
A1   83,99 84,49 58,01 59,77 78,14 53,03 54,49 67,19 
A2 74,05 
 
76,01 97,47 92,89 75,08 84,26 76,20 91,61 
A3 67,20 54,57 
 
90,23 70,72 77,68 97,05 92,56 87,13 
A4 68,41 104,27 102,49 
 
54,09 40,61 86,46 54,56 34,17 
A5 72,77 85,88 82,03 71,20 
 
79,83 76,46 51,26 53,16 
A6 73,29 98,27 79,43 51,70 95,38 
 
89,78 41,15 70,04 
A7 42,72 75,04 78,31 74,97 80,49 77,62 
 
58,57 69,13 
A8 52,65 58,61 88,85 71,63 59,77 68,56 47,28 
 
32,22 
A9 47,73 82,93 76,34 30,90 45,89 61,25 35,87 26,81   
(1) A1: João Pinheiro (DWD); A2: Campo Florido (CAN); A3: Conceição das Alagoas (USA); A4: Araporã 
(UAV); A5: Guaranésia (DAB); A6: Canápolis (UTR); A7: Monte Alegre (UMA); A8: Pompéu (AGR); A9: 
Passos (UAP). 
 
4.3. Adaptabilidade e estabilidade fenotípica 
4.3.1. Método de Eberhart e Russell (1966) 
As estimativas dos parâmetros de adaptabilidade e estabilidade fenotípica obtidas pelo 
método de Eberhart e Russell para as variáveis TPH e TCH são apresentadas na Tabela 6. 
Por meio desta metodologia considera-se como genótipo ideal aquele que apresenta alta 
produtividade, adaptabilidade geral (β1 = 1: coeficiente de regressão igual a 1) e alta 
estabilidade (ζ
2
 = 0: desvios de regressão não significativos). Assim, para a variável TPH, 
apresentaram adaptabilidade geral e médias acima da média geral (18,19 t ha
-1
) os seguintes 
genótipos: RB867515, RB925211, RB935641, RB935686, RB987934 e RB987935, sendo 
que desses, apenas os dois primeiros revelaram alta estabilidade fenotípica ou previsibilidade, 
ou seja, apresentaram desvios de regressão não significativos, os quais também podem ser 
considerados como genótipos ideais (Tabela 6). Os outros quatro genótipos revelaram ser de 
baixa estabilidade. 
Considerando a variável TCH, apenas o genótipo RB867515 apresentou média acima da 
média geral (128,69 t ha
-1
), adaptabilidade geral e alta estabilidade fenotípica ou 
previsibilidade. Vale salientar que o genótipo RB987905 também apresentou ampla 
adaptabilidade e alta estabilidade fenotípica, porém, sua média foi baixa. Além disso, a sua 
média para a variável TPH também foi baixa, evidenciando que esse genótipo definitivamente 
não deve ser liberado como cultivar. 
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Genótipos com adaptabilidade específica à ambientes desaforáveis (β1 < 1) não foram 
identificados considerando a variável TPH. Entretanto, para a variável TCH, os genótipos 
RB977508 e RB956911 apresentaram adaptabilidade específica para ambientes desfavoráveis. 
Contudo, nenhum desses dois genótipos revelou ser estável ou previsível para essa variável. 
Entretanto, resultado similar e este foi obtido por Guerra (2010) ao considerar o genótipo 
RB956911 para a variável TPH. 
Com adaptabilidade específica à ambientes favoráveis (β1 > 1) para a variável TPH, 
foram identificados os genótipos RB957689 e RB937570, entretanto, apenas este último 
revelou ser estável. Para a variável TCH, identificou-se os genótipos RB977619 e RB945065, 
entretanto, nenhum desses revelou ser estável ou previsível (Tabela 6).  
 
Tabela 6. Estimativas de parâmetros de adaptabilidade e estabilidade fenotípica (β1: 
coeficiente de regressão linear; ζ
2
di: variância dos desvios de regressão, R²: coeficiente de 
determinação) obtidas pelo método de Eberhart e Russel para as variáveis TPH e TCH de 15 
























RB987935 20,71 1,01 ns 2,21 **  80,59 
 
145,01 1,08 ns 34,25 *  93,97 
RB867515
(†)
 20,44 1,20 ns 0,46 ns  92,53 
 
139,86 1,05 ns 20,97 ns  95,01 
RB935641 19,81 0,95 ns 3,49 **  72,66 
 
130,30 1,03 ns 72,61 **  89,78 
RB925211 19,16 1,14 ns 0,89 ns  89,65 
 
125,48 0,93 ns 60,41 **  89,04 
RB935686 18,87 0,97 ns 2,25 **  78,91 
 
131,87 1,04 ns 124,72 **  85,51 
RB937570 18,65 1,24 * 0,52 ns 92,68 
 
119,14 0,99 ns 39,31 *  92,42 
RB987934 18,24 0,80 ns 2,12 **  72,73 
 
143,12 1,02 ns 166,23 **  81,62 
RB956911 17,87 0,89 ns 0,70 ns 85,30 
 
115,09 0,84 * 78,32 **  84,82 
RB945065 17,62 0,88 ns 2,27 **  75,60 
 
136,34 1,15 * 258,25 **  79,25 
RB72454
(†)
 17,22 0,89 ns 0,14 ns  89,38 
 
119,20 0,89 ns 53,34 **  89,10 
RB957689 17,08 1,22 * 1,24 *  89,51 
 
125,34 1,03 ns 72,33 **  89,88 
RB977625 16,88 0,84 ns 3,06 **  69,27 
 
125,65 0,90 ns 64,65 **  87,86 
RB977619 16,85 1,08 ns -0,16 ns  94,20 
 
127,75 1,18 * 89,83 **  90,77 
RB987905 16,75 1,00 ns 0,23 ns 90,80 
 
123,93 1,03 ns 15,34 ns  95,40 
RB977508 16,75 0,89 ns 0,10 ns  89,74 
 
122,32 0,85 * 82,98 **  84,51 
(†)
 cultivares testemunhas. ns, *,**: não significativo, significativo a 5% e 1% de probabilidade do erro, 
respectivamente, pelo teste t. (H0: β1i = 1,0) e pelo teste F (H0: ζ
2
di = 0).  
 
Os coeficientes de determinação (R
2
) revelaram que, em geral, houve um bom ajuste dos 
dados ao modelo de regressão linear proposto por Eberhart e Russell (1966), pois a maioria 
dos genótipos apresentou coeficientes R
2
 de magnitude superior a 80% (Cruz et al., 2004), 
para as duas variáveis. Entretanto, vale lembrar que quanto maior for o valor de R
2
, maior será 
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a confiabilidade de sua previsibilidade. Segundo Barbosa et al. (2005) o valor do coeficiente 
R
2
 possui uma tendência a aumentar até certo ponto na medida em que se envolve maior 
número de observações (número de cortes da cana-de-açúcar) em sua estimativa. 
Considerando que o presente estudo foi desenvolvido a partir de valores médios obtidos 
de dois cortes (cana planta e cana soca) e que o coeficiente R
2
, em geral, foi superior a 80% 
para as duas variáveis, observa-se que as informações extraídas por meio da metodologia de 
Eberhart e Russell (1966) são de elevada confiabilidade. 
 
4.3.2. Método de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) 
Os resultados da análise de adaptabilidade e estabilidade fenotípica obtidos pelo método 
de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) encontram-se na Tabela 7, e de forma 
ilustrada, nas Figuras 1 e 2 para a variável TPH e Figuras 3 e 4 para a variável TCH, na seção 
apêndices. 
Considerando a variável TPH, foram identificados como responsivos e de adaptabilidade 
geral os seguintes genótipos: RB867515, RB987935, RB935641, RB925211 e RB935686, 
respectivamente, nesta ordem. Para ambientes favoráveis, destacaram-se os genótipos: 
RB867515, RB987935, RB925211, RB935641 e RB937570. E para ambientes desfavoráveis, 
os genótipos: RB935641 RB987935, RB867515 RB935686 e RB956911 (Tabela 7).  
As cultivares testemunhas apresentaram distintas respostas quanto à adaptabilidade geral 
(Pi geral) para TPH. Enquanto a cultivar RB867515 apresentou-se como a mais adaptada, a 
RB72454 ocupou apenas a décima posição. Este posicionamento manteve-se relativamente 
constante, nos ambientes favoráveis e desaforáveis. 
Para a variável TCH, os genótipos de maior adaptabilidade geral foram: RB987935, 
RB867515, RB987934, RB945065 e RB935686, respectivamente, nesta ordem. Esses 
mesmos genótipos também foram os mais adaptados para ambientes favoráveis e desaforáveis 
(Tabela 7). Para esta variável, a testemunha RB867515 manteve-se nas primeiras posições 
para adaptabilidade geral (Pi geral), ambientes favoráveis (Pif) e ambientes desaforáveis (Pid). 
Por outro lado, a testemunha RB72454 não apresentou bom desempenho quanto à 






Tabela 7. Médias e respostas de Pi geral pelo método de Lin e Binns (1988) e a ambientes 
favoráveis (Pif) e desfavoráveis (Pid) pela proposta de Carneiro (1998) para as variáveis TPH e 
TCH de 15 genótipos avaliados em nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 
Genótipos Média (t ha
-1
)  Pi geral Posição Pi fav Posição Pi desf Posição 
 
TPH 
RB987935 20,71 a 1,74 2 1,65 2 1,87 2 
RB867515
(†)
 20,44 a 1,64 1 1,00 1 2,43 3 
RB935641 19,81 a 4,53 3 6,90 4 1,56 1 
RB925211 19,16 a 5,27 4 6,57 3 3,64 5 
RB935686 18,87 a 5,68 5 7,61 6 3,28 4 
RB937570 18,65 a 7,17 6 7,42 5 6,85 8 
RB987934 18,24 b 9,67 7 13,69 10 4,66 7 
RB956911 17,87 b 9,72 8 14,04 11 4,32 6 
RB945065 17,62 b 11,00 9 13,56 9 7,81 9 
RB72454
(†)
 17,22 b 12,57 10 16,13 12 8,12 10 
RB957689 17,08 b 13,51 11 13,19 7 13,90 13 
RB977625 16,88 b 15,89 15 17,34 13 14,09 14 
RB977619 16,85 b 14,02 12 13,28 8 14,93 15 
RB987905 16,75 b 14,99 13 17,95 14 11,29 12 
RB977508 16,75 b 15,17 14 18,85 15 10,57 11 
 
TCH 
RB987935 145,01 a 44,10 1 46,31 1 39,68 1 
RB987934 143,12 a 146,37 3 194,36 3 50,40 2 
RB867515
(†)
 139,86 a 90,85 2 110,09 2 52,38 3 
RB945065 136,34 a 189,63 4 237,91 4 93,06 4 
RB935686 131,87 b 262,54 5 310,93 5 165,74 5 
RB935641 130,30 b 328,34 6 364,47 7 256,09 7 
RB977619 127,75 b 357,26 7 314,02 6 443,74 14 
RB977625 125,65 b 405,45 8 503,79 10 208,75 6 
RB925211 125,48 b 481,02 11 540,33 11 362,39 8 
RB957689 125,34 b 465,70 10 478,26 9 440,58 12 
RB987905 123,93 b 441,37 9 459,90 8 404,31 10 
RB977508 122,32 b 602,82 12 706,13 12 396,21 9 
RB72454
(†)
 119,20 b 657,75 14 743,74 14 485,78 15 
RB937570 119,14 b 629,26 13 722,52 13 442,75 13 
RB956911 115,09 b 807,40 15 1000,45 15 421,29 11 
(†)
 cultivares testemunhas. Médias seguidas pela mesma letra na coluna constituem grupos homogêneos 
conforme o teste Scott e Knott a 5% de probabilidade. 
 
Outro aspecto importante, que deve ser considerado, refere-se a classificação relativa dos 
genótipos quanto a adaptabilidade geral e à específica para ambientes favoráveis e 
desfavoráveis com base nas duas variáveis. Considerando os genótipos com adaptação ampla 
tanto para TPH quanto para TCH, observa-se que os genótipos RB935641e RB925211 fazem 
parte desse grupo exclusivamente em função da variável TPH e os genótipos RB987934 e 
RB955065 em função da variável TCH. Em relação à adaptação para ambientes favoráveis, 
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fazem parte desse grupos os genótipos RB937570 e RB925211 exclusivamente em função da 
variável TPH e os genótipos RB987934 e RB855065 em função da variável TCH. E por fim, 
em relação à adaptação para ambientes desfavoráveis, fazem parte desse grupos os genótipos 
RB935641 e RB956911 em função da variável TPH e os genótipos RB987934 e RB945065 
em função da variável TCH. 
Considerando que a variável TPH (TPH = TCH x POL cana/100) que é dependente da 
TCH, alguns equívocos podem ser cometidos na indicação de cultivares caso essa seja 
efetuada com base em uma única variável. Isso porque uma elevada média de TPH pode ser 
exclusivamente em função de uma enorme média de TCH, ou, ao invés disso, uma enorme 
média de POL. O desequilíbrio entre TCH e POL pode elevar os custos de produção de uma 
cultivar de tal modo que o seu cultivo seja inviabilizado, mesmo que essa tenha elevada TPH. 
Por exemplo, uma determinada cultivar com adaptação geral ampla e elevada TPH pode ser 
assim classificada em função de sua elevada TCH e baixa quantidade de POL. Para a 
indústria, isso significa ter que moer muito mais cana para obter uma mesma quantidade de 
açúcar de uma cultivar que possui TPH e POL equilibrados, sem contabilizar os custos 
adicionais envolvidos com o corte, carregamento e transporte da cana-de-açúcar. Os genótipos 
RB987934 e RB945065 podem ser citados como exemplo, pois seus valores médios de TCH 
foram relativamente elevados e os de TPH, relativamente baixos (Tabela 7). 
Diante disso, percebe-se que a seleção de uma genótipo não pode ser feita com base na 
adaptabilidade geral de uma única variável. Deve-se, sempre que possível, envolver ao estudo 
um maior número de variáveis, que, além da relação com a produtividade de cana-de-açúcar, 
também tenham relação com custo/benefício, bem como com os caracteres morfológicos 
destacados por Barbosa et al. (2007). 
Genótipos que não apresentam um bom equilíbrio entre TCH e POL, não precisam 
necessariamente ser excluídos dos programas de melhoramento genético. Eles podem ser 
utilizados como genitores em novos cruzamentos, uma vez que já foram selecionados para 
algumas características importantes, tais como, a resistência a pragas e doenças. 
Ainda assim, a estatística Pi é destacada em diversos trabalhos (Souza et al., 2005; Correa 
et al., 2006; Zeni Neto et al., 2008) em função de sua fácil aplicação e eficiência na indicação 
de cultivares promissoras para diferentes ambientes. 
Estão sendo apresentadas na Tabela 8, as estimativas de Pi geral, desvios genéticos e de 
interação G x A, percentagem genética e contribuição de cada genótipo para a interação G x A 




Tabela 8. Estimativas de Pi geral, desvios genético e de interação G x A, percentagem genética 
e contribuição de cada genótipo para a interação G x A para as variáveis TPH e TCH de 15 
genótipos avaliados em nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 
      Desvios   Contribuição 
p/ interação Genótipos  Média (t ha
-1





 17,22 12,57 11,28 1,29 89,74 5,65 
RB977508 16,75 15,17 13,61 1,56 89,72 6,83 
RB957689 17,08 13,51 11,95 1,55 88,49 6,81 
RB867515
(†)
 20,44 1,64 1,17 0,47 71,23 2,06 
RB925211 19,16 5,27 3,93 1,34 74,59 5,86 
RB977619 16,85 14,02 13,08 0,93 93,35 4,08 
RB935641 19,81 4,53 2,32 2,21 51,23 9,66 
RB935686 18,87 5,68 4,79 0,90 84,24 3,92 
RB977625 16,88 15,89 12,92 2,97 81,30 13,02 
RB937570 18,65 7,17 5,49 1,68 76,53 7,37 
RB945065 17,62 11,00 9,46 1,54 86,00 6,75 
RB987905 16,75 14,99 13,62 1,37 90,87 6,00 
RB987934 18,24 9,67 6,94 2,73 71,74 11,97 
RB987935 20,71 1,74 0,79 0,95 45,49 4,16 





 119,20 657,75 550,83 106,93 83,74 9,45 
RB977508 122,32 602,82 452,30 150,52 75,03 13,31 
RB957689 125,34 465,70 365,88 99,82 78,57 8,82 
RB867515
(†)
 139,86 90,85 78,53 12,32 86,44 1,09 
RB925211 125,48 481,02 362,15 118,86 75,29 10,51 
RB977619 127,75 357,26 303,71 53,55 85,01 4,73 
RB935641 130,30 328,34 244,14 84,19 74,36 7,44 
RB935686 131,87 262,54 210,53 52,01 80,19 4,60 
RB977625 125,65 405,45 357,51 47,94 88,18 4,24 
RB937570 119,14 629,26 553,03 76,23 87,89 6,74 
RB945065 136,34 189,63 128,77 60,86 67,91 5,38 
RB987905 123,93 441,37 405,01 36,36 91,76 3,21 
RB987934 143,12 146,37 43,02 103,35 29,39 9,14 
RB987935 145,01 44,10 27,27 16,83 61,84 1,49 
RB956911 115,09 807,40 695,86 111,54 86,19 9,86 
(†)
 cultivares testemunhas. 
 
Segundo Lin e Binns (1988), para uma análise mais detalhada, a estimativa Pi pode ser 
desdobrada em duas partes: a primeira é atribuída ao desvios genéticos em relação ao valor 
máximo, isto é, uma soma dos quadrados de genótipos; e a segunda, correspondente à parte da 
interação G x A. Destaca-se que a primeira parte não complica o trabalho do melhorista, pois 
não implica, necessariamente, em alteração na classificação dos genótipos; a segunda parte, 
 
40 
entretanto, é um fator de complicação, pois altera a ordem de classificação dos genótipos em 
relação aos ambientes envolvidos na seleção. 
Considera-se como genótipo ideal aquele que apresenta o menor Pi possível com a maior 
parte do desvio sendo devido a efeitos genéticos. Diante disso, observa-se que os menores Pi 
para variáveis TPH e TCH foram revelados pelos genótipos RB867515 e RB987935, os quais 
também tiveram pouca contribuição para a interação G x A. 
 
4.3.3. Método AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction Analysis) 
(Zobel et al., 1988)  
Quando um mesmo genótipo é avaliado em diferentes locais, verifica-se com frequência 
interações G x A significativas, sendo esse efeito preponderante para a indicação de 
cultivares. Assim, a seleção de genótipos altamente produtivos e com ampla adaptação 
configura-se num desafio para os melhoristas. 
O modelo AMMI é utilizado em estudos para avaliar os efeitos aditivos e multiplicativos 
da interação. Segundo Crossa et al. (1990), o modelo AMMI recupera parte da SQGxA que 
determina a interação G x A, sendo esta parte chamada de padrão (efeito de genótipos e 
ambientes) e uma parte residual, de respostas imprevisíveis e não interpretáveis. Neste caso, a 
variância genética pode ser explicada pelos diferentes modelos do AMMI, que podem ser: 
AMMI0, quando não inclui nenhum eixo ou termo de interação; AMMI1, quando inclui 
somente o primeiro eixo da interação; AMMI2, quando envolve os dois primeiros eixos e, 
assim por diante (Cornelius et al., 1996).  
No presente estudo, o desdobramento da SQGxA revelou diferenças significativas (P < 
0,01) nos três primeiros IPCA’s, nas duas variáveis, TPH e TCH (Tabela 9). Por sua vez, os 
desvios não foram significativos (P > 0,05), revelando que o efeito da interação G x A poderia 
ser explicado a partir dos três primeiros IPCA’s. No entanto, segundo Piepho (1995), deve-se 
considerar que quanto mais IPCA’s são envolvidos na explicação da interação G x A, maior é 
a contribuição do ruído. Segundo o mesmo autor, mesmo que os IPCA’s sejam significativos, 
a escolha daqueles utilizados para explicar a interação G x A é uma decisão relativamente 
arbitraria e que depende dos critérios de cada pesquisador. Diante disso, para evitar um 
incremento maior do ruído na composição das variâncias da interação G x A, optou-se por 
considerar apenas as variâncias dos dois primeiros IPCA’s. Sendo assim, observou-se que as 
variâncias acumuladas nos dois primeiros IPCA’s explicaram 55,06 e 67,95% da interação G 
x A, para as variáveis TPH e TCH, respectivamente (Tabela 9).  
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Considerando que na medida em que aumenta o número de eixos selecionados, aumenta a 
percentagem do ruído, o que por consequência reduz o poder de predição da análise AMMI 
(Oliveira et al., 2003). É razoável explicar o efeito da interação G x A a partir da avaliação 
gráfica do biplot bi-dimensional AMMI2, e assim, identificar os genótipos e ambientes que 
menos contribuíram para a interação (mais estáveis) e as combinações de genótipos e 
ambientes desejáveis quanto à adaptabilidade específica (Morais et al., 2003).  
 
Tabela 9. Resumo das análises de variâncias e decomposições da interação G x A pelo 
método AMMI, percentagem de explicação da variância (EXP) e seu valor acumulado (AC) 
para as variáveis TPH e TCH de 15 genótipos avaliados em nove ambientes, em Minas 





FV GL QM 
 




EXP (%) AC (%) 
Genótipos (G) 14 50,06 ** 
   
2143,41 ** 
  Ambientes (A) 8 530,71 ** 
   
32774,48 ** 
  G x A 112 7,54 ** 
   
324,28 ** 
  IPCA1 21 12,98 ** 32,26 32,26 
 
750,22 ** 43,38 43,38 
IPCA2 19 10,14 ** 22,80 55,06 
 
469,60 ** 24,57 67,95 
IPCA3 17 8,86 ** 17,84 72,90 
 
338,42 ** 15,84 83,79 
Desvios 55 4,16 ns 
   
107,07 ns 
  Resíduo 252 3,41      82,68     
ns e **: não significativo e significativo a 1% de probabilidade do erro, respectivamente, pelo teste F. IPCA – 
Análise de componentes principais da interação. 
 
Para Chaves (2001), o método AMMI tem uma utilidade reduzida caso os dois primeiros 
componentes principais não expliquem uma porcentagem superior a 70% do QMGxA. Segundo 
o mesmo autor, é interessante que o número de eixos necessários para captar o padrão da 
variação da matriz G x A seja baixo, particularmente quando o padrão é reduzido a uma ou 
duas dimensões, o que facilita a interpretação dos resultados de uma análise multivariada.  
No entanto, Duarte e Vencovsky (1999) concluíram que uma inspeção nos biplots será 
sempre positiva, e que a análise AMMI será útil também nas situações que requerem um 
maior número de componentes principais. Assim, definido o modelo (AMMI2), a partir do 
cálculo do segundo componente principal, foram obtidas as médias preditas para as variáveis 
TPH e TCH, conforme Tabela 10. 
Nas Figuras 5 e 6, na seção apêndices, são apresentados os Biplots AMMI1 e AMMI2, 
respectivamente, para a variável TPH. Conforme descrito por Chaves (2001), os genótipos 
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posicionados próximo à origem dos eixos contribuíram pouco para a interação total em 
relação àqueles mais afastados da origem, podendo, então, serem considerados mais estáveis.  
Assim, por estarem posicionados mais próximos à origem em relação ao eixo IPCA1, os 
genótipos RB987905, RB956911 e RB977619 apresentaram maior estabilidade. E menor 
estabilidade, os genótipos RB945065, RB935686 e RB 987934, por estarem bem afastado do 
eixo IPCA1, esses genótipos também foram os que mais contribuíram para a interação. 
Contudo, destacam-se os genótipos RB867515 e RB987935, uma vez que estes apresentaram 
estabilidade intermediária e com um rendimento médio superior para TPH (Figura 6).  
Os genótipos que tiveram sua estabilidade confirmada quando se incrementou as 
informações de interação capturadas pelo segundo eixo biplot AMMI2 (Figura 7) foram: 
RB72454, RB957905, RB977619, RB867515, RB987935 e RB937570. Estes genótipos 
apresentaram bons padrões de estabilidade quando da inspeção do biplot AMMI1, e 
mantiveram comportamento estável também no AMMI2. Pela inspeção da matriz de interação 
(Tabela A2, na seção apêndices), foi possível identificar os genótipos que apresentaram uma 
menor contribuição para interação, confirmando o observado nas figuras. 
Os ambientes A8 (AGR), A2 (DWD), A6 (UTR) e A4 (UAV) se posicionaram mais 
próximos a origem do eixo IPCA1 (Figura 5, na seção apêndices), revelando serem estes 
ambientes mais representativos das condições ambientais médias e particularmente úteis na 
avaliação de genótipos. Contúdo, apenas o ambiente A8 (AGR) confirmou sua 
representatividade quanto às condições ambientais, ou seja, é o que menos contribuiu para 
interação G x A (Figura 6, na seção apêndices). Ao contrário, os ambientes A2 (CAN) A3 
(USA), A7 (UMA) e A9 (UAP), posicionados mais distantes do eixo IPCA1, foram os que 
mais contribuíram para interação G x A. 
Constatou-se adaptação específica dos genótipos RB987935 e RB867515 no ambiente A5 
(DAB), representada no biplot AMMI1 (Figura 6, na seção apêndices), o que está de acordo 
com as informações da interação G x A capturadas no eixo biplot AMMI2 (Figura 7, na seção 
apêndices).  
O genótipo RB987905 revelou elevada estabilidade se comparado a vários outros 
genótipos, apesar de ser um genótipo pouco responsivo. Em relação ao genótipo RB977625, 
sua estabilidade aparente (Figura 6) não foi confirmada (Figura 7).  
Essa discordância é comum nos casos em que resta uma razoável variabilidade no sentido 
dos eixos desconsiderados na representação (Duarte e Vencovsky, 1999), confirmando, 
portanto, que o segundo eixo contém informação relevante para a interação G x A, uma vez 




Tabela 10. Médias preditas pelo modelo AMMI2 para as variáveis TPH e TCH de 15 












 18,75 20,82 21,61 13,34 17,44 17,04 12,38 13,02 20,56 16,80 
RB977508 18,52 20,67 21,42 12,62 16,87 16,23 12,30 12,54 19,58 16,40 
RB957689 18,32 21,21 21,89 13,17 16,98 17,37 11,91 12,85 19,99 16,71 
RB867515
(†)
 22,83 21,79 23,03 16,90 21,95 18,83 16,48 16,31 25,86 19,77 
RB925211 20,21 23,55 24,17 15,28 18,90 19,77 13,76 14,93 21,90 18,82 
RB977619 19,20 19,74 20,70 12,77 17,60 15,39 13,07 12,69 20,51 16,40 
RB935641 19,97 22,05 22,99 17,23 20,41 21,68 12,78 15,61 25,62 19,09 
RB935686 20,54 19,17 20,55 16,13 20,74 18,32 13,69 14,75 25,98 17,99 
RB977625 20,65 19,67 20,74 12,03 17,98 13,25 15,12 12,76 19,77 16,53 
RB937570 20,18 22,29 23,08 14,77 18,86 18,50 13,81 14,45 21,96 18,24 
RB945065 19,86 17,56 19,04 14,67 19,78 16,16 13,21 13,52 24,76 16,73 
RB987905 18,24 19,13 20,13 13,34 17,56 16,57 11,66 12,57 21,54 16,15 
RB987934 20,65 21,76 22,59 13,46 18,41 16,17 14,79 13,84 20,51 17,71 
RB987935 23,61 21,61 22,96 17,04 22,54 18,30 17,40 16,60 26,33 20,01 
RB956911 18,91 20,35 21,30 14,69 18,54 18,40 12,14 13,68 22,84 17,25 







 120,99 144,82 141,78 85,94 122,11 131,04 83,84 89,20 153,10 114,97 
RB977508 122,64 142,42 148,14 95,83 118,16 145,44 85,73 93,02 149,48 118,92 
RB957689 126,02 143,89 146,88 97,76 124,86 144,10 89,38 95,33 159,85 121,03 
RB867515
(†)
 141,93 155,05 147,89 107,46 151,94 143,04 106,02 107,58 197,74 132,61 
RB925211 126,38 147,36 149,57 96,41 124,35 143,97 89,42 95,83 156,04 121,66 
RB977619 131,29 153,93 139,16 87,55 143,19 122,73 94,52 95,80 181,57 121,02 
RB935641 129,81 135,18 143,22 109,89 130,46 152,87 94,40 99,12 177,71 124,37 
RB935686 130,96 125,84 134,50 115,25 136,26 152,57 96,66 99,17 195,65 123,90 
RB977625 127,88 145,47 138,27 91,80 135,71 129,97 91,49 94,06 176,22 119,33 
RB937570 121,68 140,43 138,64 89,40 124,24 132,51 85,05 89,65 160,62 115,20 
RB945065 136,14 126,59 129,76 117,71 148,39 148,13 102,43 102,14 215,82 126,41 
RB987905 125,91 141,61 135,66 91,47 133,58 129,53 89,69 92,24 175,69 117,46 
RB987934 144,09 159,95 160,65 114,75 145,90 158,12 107,71 112,45 184,43 137,95 
RB987935 146,76 156,88 151,30 114,57 156,87 149,64 111,13 112,51 205,42 137,46 
RB956911 113,46 114,50 129,12 100,20 110,53 145,82 78,37 84,24 159,57 109,53 
Média 129,73 142,26 142,30 101,07 133,77 141,97 93,72 97,49 176,59 122,79 
(†)
 cultivares testemunhas. 
(1)
 A1: João Pinheiro (DWD); A2: Campo Florido (CAN); A3: Conceição das Alagoas 
(USA); A4: Araporã (UAV); A5: Guaranésia (DAB); A6: Canápolis (UTR); A7: Monte Alegre (UMA); A8: 




São apresentados nas Figuras 7 e 8, na seção apêndices, os Biplots AMMI1 e AMMI2, 
respectivamente, para a variável TCH. Pela inspeção visual do biplot AMMI1 (Figura 8), os 
genótipos que apresentaram maior estabilidade foram RB956911, RB987905, RB977619, 
RB935641 e RB977625. Apesar de estáveis, suas produtividades não foram das melhores se 
comparadas aos demais genótipos envolvidos na análise. Creditou-se maior destaque aos 
genótipos RB987935, RB867515 e RB987934, pois esses apresentaram produtividade 
superior e boa estabilidade (Figura 8), o que foi confirmado no AMMI2 (Figura 9). 
Os genótipos que apresentaram bons padrões de estabilidade quando da inspeção do 
biplot AMMI1 (Figura 8) e mantiveram comportamento estável também no AMMI2 (Figura 
9) foram: RB987935, RB867515, RB937570, RB987905, RB987934 e RB977625. Já o 
genótipo RB945065 contribuiu muito para a interação G x A (Tabela A2, na seção apêndices), 
mas, como sua média está próxima à média geral, muito provavelmente, seus desvios estão 
associados a interações positivas e negativas que terminam anulando-se umas às outras. 
Com relação aos ambientes, constatou-se que A8 (AGR), A1 (DWD) e A7 (UMA) foram 
os mais estáveis pelo AMMI1 (Figura 8), o que foi confirmado no AMMI2 (Figura 9). A 
maior contribuição para a interação G x A veio do ambiente A9 (UAP), que por sinal também 
revelou a maior média, provavelmente por oferecer melhores condições edafoclimáticas para 
o desenvolvimento da cultura. 
Quanto à adaptação específica, as análises AMMI1 e AMMI2 coincidem quando 
apontam para a interação entre RB987935 e RB867515 vs A5 (DAB) e RB967905 vs A1 
(DWD) (Figuras 7 e 8, respectivamente). Observou-se também interações negativas, as quais 
foram identificadas pela grande distância entre genótipos e ambientes, como no caso do 
desempenho particularmente negativo do genótipo RB977508 no ambiente A9 (UAP) e do 
genótipo RB945065 no ambiente A2 (CAN). 
A otimização de recursos financeiros quanto a condução de experimentos de campo, é um 
fator limitante na experimentação agrícola. Observando os ambientes mais próximos no 
Biplot, podemos constatar que são mais homogêneos, assim um experimento poderia ser 
alocado em apenas um. Neste contexto, observou-se certa concordância entre as variáveis 
para os ambientes A7 (AGR) e A8 (UMA). 
O ambiente que contribui pouco para interação G x A é também aquele em que o 
ranqueamento dos genótipos parece ser o mais confiável, pois apresenta pouca influência do 
ambiente (Duarte e Vencovsky, 1999). Assim, para ambas as variáveis, o ambiente com esse 
atributo foi A8 (AGR). 
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Por fim, constatou-se que a técnica AMMI foi suficiente em fornecer informações quanto 
à estabilidade, sugeriu associações específicas entre determinados genótipos e ambientes e, 
ainda, permite otimizar recursos financeiros em relação a implantação de experimentos em 
locais aparentemente semelhantes. Os resultados indicaram ainda diferença entre os ambientes 




a) As interações genótipo x ambiente entre pares de ambientes é predominantemente do 
tipo complexa, revelando que, em geral, para as duas variáveis TPH e TCH, ocorreu 
alteração de posição no ranking dos genótipos de um ambiente para outro; 
b) O genótipo RB987935 apresenta a melhor adaptabilidade e estabilidade fenotípica 
considerando as três metodologias aplicadas ao estudo; 
c) Todas as metodologias utilizadas são eficientes na indicação de genótipos, no entanto, a 
AMMI apresentou-se como a mais adequada, uma vez que explora com mais 
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Tabela A1. Caracterização agronômica dos genótipos de cana-de-açúcar safra 2005/06. 
Genótipos Produção  Brot./soca Exig. fertilidade  Perfilho Maturação sacarose Pol% cana Flor Choch Carvão Escal Fer. marron 
RB72454 alta 
 
boa média médio médio/tardio alto  
 
14,46 eventual pouco tolerante intermediaria tolerante 
RB977508 média/alta  boa média médio tardia média 13,78 ausente eventual resistente resistente resistente 
RB957689 média/alta  muito boa alta alto        tardia médio 13,70 ausente eventual resistente resistente resistente 
RB867515 alta  muito boa média/baixa médio médio/tardio alto 14,78 presente sim tolerante tolerante resistente 
RB925211 média  muito boa média alto precoce/média Alto 15,40 frequente sim tolerante resistente resistente 
RB977619 alta  boa média regular tardia baixa 13,44 eventual eventual tolerante tolerante resistente 
RB935641 média  muito boa média alto Precoce/médio Alto 15,07 eventual eventual tolerante tolerante resistente 
RB935686 média/alta  muito boa média alto médio/tardio alto 14,25 presente sim tolerante tolerante tolerante 
RB977625 média  boa alta médio tardia baixo 13,23 eventual eventual tolerante tolerante tolerante 
RB937570 média/alta  boa média médio precoce/média alto 15,03 presente eventual tolerante tolerante resistente 
RB945065 média  boa média médio tardia baixo 13,30 presente sim intermediaria tolerante tolerante 
RB987905 média/alta  boa média médio médio/tardio médio 13,80 eventual eventual tolerante tolerante tolerante 
RB987934 alta  muito boa alta alto tardia baixo 13,34 eventual eventual tolerante tolerante resistente 
RB987935 alta  muito boa média/baixa alto médio/tardio alto 14,68 eventual eventual tolerante tolerante resistente 





Tabela A2. Matriz de médias da interação G x A para as variáveis TPH e TCH de 15 






A1 A2 A3 A4 A5 A6 A7 A8 A9 
 
TPH 
1 -1,67 0,83 0,30 -0,65 0,91 0,84 0,20 1,08 -1,84 
2 -0,04 0,49 1,27 0,69 -0,27 0,02 -0,24 0,70 -2,61 
3 0,07 0,78 3,19 0,50 0,67 0,20 -2,07 -1,66 -1,68 
4 0,47 0,10 -1,03 -1,21 1,71 -1,05 0,37 -1,68 2,32 
5 0,69 2,07 0,77 -0,93 -0,89 1,93 -1,52 -0,51 -1,62 
6 0,03 1,64 -0,11 -0,69 1,17 -1,70 -0,02 -0,05 -0,27 
7 -1,02 1,15 -3,08 1,28 -1,67 3,09 -1,95 0,59 1,61 
8 -0,11 -3,63 -0,93 1,16 1,70 0,68 -0,46 -0,54 2,13 
9 2,62 1,02 -1,24 -0,37 -1,65 -2,90 3,13 0,48 -1,10 
10 -1,94 1,46 2,82 -1,01 -0,25 -0,89 -0,33 -0,75 0,89 
11 0,02 -2,42 -2,55 1,27 0,71 -1,14 0,35 0,82 2,93 
12 -1,83 -0,26 0,48 -0,52 -0,85 -0,16 0,01 1,52 1,61 
13 0,61 1,55 0,02 -1,15 -2,37 0,56 3,14 0,22 -2,58 
14 2,02 -2,97 -0,16 -0,15 2,84 -1,54 -0,12 -0,15 0,22 
15 0,07 -1,81 0,25 1,77 -1,77 2,06 -0,48 -0,07 -0,02 
 
TCH 
1 -6,66 11,28 6,03 -6,50 4,89 0,56 0,20 7,61 -17,40 
2 -0,10 4,44 11,84 3,75 -2,09 9,06 -5,03 2,82 -24,68 
3 6,73 -0,07 16,70 -1,71 -0,51 6,48 -1,84 -12,67 -13,12 
4 -2,21 0,14 -2,73 -4,77 6,40 -11,76 5,61 -1,14 10,45 
5 1,94 11,54 7,64 3,54 -3,77 5,00 -7,30 0,03 -18,62 
6 3,21 15,23 -0,43 -7,76 14,94 -18,10 -9,45 -4,28 6,64 
7 -11,99 1,82 -7,30 8,96 -5,46 14,32 -11,16 7,31 3,50 
8 4,29 -24,01 -10,06 8,77 5,61 9,17 -0,30 -5,80 12,34 
9 10,14 9,14 -10,54 -3,41 -7,07 -13,03 13,39 0,97 0,40 
10 -16,27 8,07 10,56 -0,71 0,49 -1,16 2,65 0,61 -4,24 
11 -4,46 -20,00 -21,08 11,42 7,09 -0,96 -0,01 -4,51 32,51 
12 -1,53 -1,49 2,04 -10,71 7,15 -7,29 -0,13 7,90 4,06 
13 10,72 8,19 -0,18 -12,71 -27,96 5,37 13,84 -0,75 3,48 
14 6,41 -6,49 -5,79 -3,49 13,01 -8,87 -2,16 -1,64 9,03 
15 -0,20 -17,79 3,30 15,32 -12,72 11,22 1,69 3,54 -4,36 
(1)
 A1: João Pinheiro (DWD); A2: Campo Florido (CAN); A3: Conceição das Alagoas (USA); A4: Araporã 








Figura 1. Médias de Pi’s geral, desfavorável e favorável para a variável TPH de 15 genótipos 






Figura 2. Performance fenotípica de 15 genótipos de cana-de-açúcar para a variável TPH 
(valor médio entre o primeiro e segundo corte), avaliados em nove ambientes de Minas 
Gerais, nas safras agrícolas 2005 e 2006. 
___ Média máxima 
___ Média geral 





Figura 3. Médias de Pi’s geral, desfavorável e favorável para a variável TCH de 15 genótipos 





Figura 4. Performance fenotípica de 15 genótipos de cana-de-açúcar para a variável TCH 
(valor médio entre o primeiro e segundo corte), avaliados em nove ambientes de Minas 
Gerais, nas safras agrícolas 2005 e 2006.  
___ Média máxima 
___ Média geral 




Figura 5. Biplot AMMI1: IPCA1 x Médias para a variável TPH de 15 genótipos avaliados em 
nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 
 
 
Figura 6. Biplot AMMI2: IPCA2 x IPCA1 para a variável TPH de 15 genótipos avaliados em 
nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 





Figura 7. Biplot AMMI1: IPCA1 x Médias para a variável TCH de 15 genótipos avaliados em 
nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 
 
 
Figura 8. Biplot AMMI2: IPCA2 x IPCA1 para a variável TCH de 15 genótipos avaliados em 
nove ambientes, em Minas Gerais, nas safras 2005 e 2006. 
Menor interação G x A 
Adaptabilidade específica 
